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Аннотация. Проведён анализ генетического разнообразия популяции бал-
карцев проживающих в  центральной части Северо-Кавказского региона 
по  данным о Y-STR (Short tandem repeats). Выявлено 13,6% населения от-
носящиеся к  гаплогруппе R1b-М343, из  которых 11,5% к  одной из  её вет-
вей — R1b-M478. Нами проведено гаплотипирование образцов относящих-
ся к гаплогруппе R1b-M478. В результате построения медианной сети была 
показана кластеризация балкарцев с мегрелами и карачаевцами, а также 
их удаление от остальных изученных индивидов в том числе от тюркоязыч-
ных башкир, татар, а  также географических соседей — кабардинцев. Для 
оценки генетического взаимоотношения по данным Y-STR между балкарца-
ми и другими изученными популяциями, нами был проведен анализ глав-
ных компонент. По результатам данного анализа кластеризация балкарцев, 
карачаевца и мегрела сохранилась, что говорит об их генетическом родстве.

Ключевые слова: балкарцы, Y-хромосома, Y-STR, медианная сеть, анализ 
главных компонент.
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Summary. In view of the fact that the Caucasus is located on the 
border between Europe and Asia, the peoples living in this region 
have been influenced by different cultures during different historical 
periods. Among the Balkarians, 5 sub-ethnic groups are singled out: 
Baksanians, Chegemians, Holams, Bezengievs and Malkars. Balkars 
Turkic-speaking people inhabiting mountainous and sub-mountainous 
areas of the central part of the North Caucasus. The number of Balkars 
in Russia 112.900 people.

The material for the study was the DNA samples of Balkarians, mostly 
representatives of the sub-ethnos Chegem, isolated from the whole 
blood of unrelated individuals. 23 Y-STR were genotyped using the 
PowerPlex® Y23 system (Promega). The GeneMapper®ID software, 
version 3.0 (Life Technologies ™) was used to determine the size of 
fragments. Evolutionary trees were generated using Network 4.6. The 
analysis of the main components (SAR) is built in XLSTAT 2017 (www.
xlstat.com).

An analysis of the genetic diversity of the population of Balkarians 
living in the central part of the North Caucasus region was carried 
out according to data on Y-STR (Short tandem repeats). 13.6% 
of the population were referred to the haplogroup R1b-M343, of 
which 11.5% to one of its branches is R1b-M478. We performed 
haplotyping of samples related to haplogroup R1b-M478. As a result 
of the construction of the median network, clustering of Balkarians 
with Megrelians and Karachais was shown, as well as their removal 
from other studied individuals, including Turkic-speaking Bashkirs, 
Tatars, and geographic neighbors-Kabardians. To assess the genetic 
relationship according to Y-STR between Balkarians and other 
populations studied, we analyzed the main components. According to 
the results of this analysis, the clustering of Balkarians, Karachais and 
Megrel has been preserved, which indicates their genetic relationship. 
DYS390 mutates at a very low rate and the absence of a microsatellite 
repeat equal to 22 outside the Caucasus, perhaps, speaks about its 
confinement to this region.

Keywords: Balkarians, Y-chromosome, Y-STR, median network, 
principal component analysis.
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Д ля исследователей территория Кавказа пред-
ставляет собой музей исторических, этно-
графических и  археологических сокровищ 

не  уступающий другим регионам мира [1]. Главным 
из этих сокровищ является этническое и лингвистиче-
ское разнообразие территории Кавказа. Одной из не-
разгаданных загадок историографии данного региона 
является вопрос появления в наиболее высокогорных 
районах центральной части Северного Кавказа тюрко-
язычного населения. Таким образом, популяция бал-
карцев является во  многом той самой загадкой, раз-
гадать которую пытаются теперь и генетики. Генофонд 
балкарцев был подвергнут всестороннему изучению 
с  использованием как однородительских, так и  ауто-
сомных маркеров [2–10]. К  сожалению, большинство 
из  этих исследований было проведено при помощи 
маркеров Y-SNP с довольно низким филогенетическим 
разрешением, а  также с  отсутствующими данными 
Y-STR. В  нашей недавней работе посвящённой изуче-
нию генетической характеристики балкарцев и  кара-
чаевцев по данным об изменчивости Y-хромосомы мы 
обнаружили и  попытались описать многие до  того 
не обнаруженные гаплогруппы в Y-хромосомном пуле 
балкарцев [10]. Так, среди известной ранее, но деталь-
но не  изученной гаплогруппы в  данной популяции 
является гаплогруппа Y-хромосомы R1b-M478. Гапло-
группа R1b-М73, (маркер М478 является филогенети-
ческим аналогом М73) с  максимальными частотами 
ранее обнаружена среди абзелиловских башкир (55%) 
и  хазарейцев (32%) [11–13]. Отличительной особен-
ностью данного субкластера является сравнительно 
недавнее общее родство его представителей и  приу-
роченность этой ветви гаплогруппы R1b-M343 к  Ази-
атскому континенту [14].

Особый интерес для популяции балкарцев эта га-
плогруппа представляет в связи с тем, что с максималь-
ными частотами она выявлена в этнотерриториальной 
группе чегемцев, жителей Чегемское ущелья Балкарии, 
а также её максимальная частота среди всех популяций 
Кавказа [5, 10].

Целью работы является определение гаплотипов 
балкарцев с  гаплогруппой R1b-M478 и  сравнение их 
с  представителями других народов Кавказа, Волго-У-
ральского региона и сопредельных районов.

Материалы  
и методика исследования

Материалом для исследования служили образцы 
ДНК балкарцев, в  основном представителей субэтноса 
чегем, выделенные из  цельной крови неродственных 
индивидов. Забор крови осуществлялся после подпи-
сания информированного согласия на  участие в  науч-

ном исследовании у  мужчин достигнувших 18-летнего 
возраста и  заполнивших анкеты с  указанием предков 
до третьего поколения.

Забор венозной крови производили в  местах ком-
пактного проживания балкарцев, а именно в Чегемском, 
Черекском, Эльбрусском районах, а также в городе Наль-
чик. Также были задействованы выборки из  генетиче-
ского банка Института биохимии и генетики Уфимского 
Научного Центра (ИБГ УНЦ РАН).

Диаллельные маркеры. Для определения гапло-
групп Y хромосомы и  проведения дальнейшей работы 
с  образцами относящимися к  гаплогруппе R1b, были 
проанализировано в  иерархическом порядке следую-
щие маркеры нерекомбинирующей области Y-хромосо-
мы: М9, M269, M412, L23, Z2105 и М478.

Гаплогруппы Y-хромосомы определялись согласно 
обновленной классификации консорциума по изучению 
Y-хромосомы (YCC) [15–17]. Исследование полиморфиз-
ма диаллельных локусов Y-хромосомы производилось 
с использованием ПЦР с последующим ПДРФ анализом. 
ПДРФ анализ проводился с  помощью эндонуклеаз ре-
стрикции «Fermentas» (Литва) и «СибЭнзим» (Россия).

Микросателлитные локусы (DYS19, DYS385, DYS389 
I, DYS389 II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, 
DYS438, DYS439, DYS448, DYS456, DYS458, DYS481, DYS533, 
DYS549, DYS570, DYS576, DYS635, DYS643, YGATAH4) были 
проанализированы на  секвенаторе Applied Biosystems 
3730xl.

23 Y-STR были генотипированы с  использованием 
системы PowerPlex®Y23 (Promega). Каждый образец ам-
плифицировали в  5 мкл объема, содержащего 1 мкл 
Reaction Mix, 0,5 мкл PowerPlex®Y23 10X Primer Pair Mix 
и  0,5 мкл ДНК. Использовали следующие условия ам-
плификации: начальную денатурацию проводили при 
96  °C в  течение 2 мин, 30 циклов амплификации: 94  °C 
в течение 10 с, 61 °C в течение 1 мин и при 72 °C — 30 с. 
с последующим 20-ти минутным удержанием при 60 °C 
и  конечными 4  °C. Образцы готовили для разделения 
и анализа путем добавления 0,5 мкл разбавленного в со-
отношении 1:20 амплифицированного образца, 9,5 мкл 
Hi-Fi ™Formamide и 0,35 мкл CC5 Internal Lane Standard 
500 (ILS), а также добавляли 1 мкл allelic ladder («аллель-
ная лестница»).

Статистические методы. Программное обеспе-
чение GeneMapper®ID, версия 3.0 (Life Technologies™) 
использовалось для определения размеров фрагмен-
тов. Эволюционные деревья генерировали при помощи 
Network 4.6. Анализ главных компонент (РСА) построен 
в XLSTAT 2017 (www.xlstat.com).
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Рис. 1. Медианная сеть по данным STR-гаплотипов гаплогруппы R1b-M478.
  — обозначены балкарцы

Рис. 2. Положение исследованных популяций в пространстве первых двух главных компонент (PCA) 
по данным Y-STR.
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Результаты исследования  
и обсуждение

Как уже было сказано, нами был проанализиро-
ван филогенетически эквивалентный маркера M73, 
маркер M478. Было выявлено, что частота R1b-M478 
особенно велика в  субпопуляции чегемцев, где со-
ставляет 32,2%, а  в  общем, по  балкарцам составляет 
11,5% [10]. Для определения характера взаимосвя-
зи гаплотипов R1b-M478 в  выборке балкарцев (глав-
ным образом чегемцев) мы построили медианную 
сеть по данным STR-гаплотипов (рис. 1). Все образцы, 
принадлежащие к  субпопуляциям балкарцев, оказа-
лись крайне схожи и при построении медианной сети 
(рис.  1.) формировали общий генетический кластер, 
свидетельствующий в  пользу генетического родства 
изученных субэтносов между собой. Кроме того, важ-
но отметить, что в данный кластер входят также и при-
нявшие участие в  нашем исследовании образцы ме-
грела и карачаевца. Зная о высокой частоте R1b-M478 
среди балкарцев, достигающей 32,2% в субпопуляции 
чегемцев, единственный образец с данной гаплогруп-
пой в выборке (N=140) кабардинцев [5] по всей види-
мости, можно было бы связать с балкарским влиянием. 
В связи с этим особый интерес вызывает удаление ка-
бардинца от  общекавказского кластера и  сближение 
его с  русским, татарином и  башкирами, что говорит 
о его ином генетическом происхождении, нежели дру-
гие изученные в данной работе представители Кавка-
за. Это отличие в  первую очередь можно объяснить 
разницей в микросателлитном локусе DYS390. DYS390 
мутирует с  очень низкой скоростью и  отсутствие ми-
кросателлитного повтора равного 22 за  пределами 
Кавказа, возможно, говорит о  его приуроченности 
к этому региону. Отличие балкарцев обнаруживаются 
и среди более быстомутирующих локусов. Так, микро-
сателлитный локус DYS458 с повторяющимся мотивом 
AAAG является более вариабельным и  число замен 
на позицию в год составляет 9.20×10–3 [18], что объяс-
няет существенный разброс данных среди популяций, 
проживающих на  значительном географическом рас-
стоянии друг от друга.

Для того чтобы оценить генетические взаимоотноше-
ния по данным Y-STR между балкарцами и другими изу-
ченными популяциями, нами также был проведен анализ 
главных компонент, где первые две главные компонен-
ты объединяют 51,04% общего разнообразия (рис.  2). 
В  этот анализ помимо представленных выше образцов 
были включены два образца из  работы посвященной 
татарам республики Беларусь, а  также представитель 
Северо-Восточного Кавказа [5, 19]. Выявленное путем 
построения медианной сети объединение балкарцев, 
карачаевца и  мегрела сохранилась и  в  данном случае, 
также как и кабардинца с русским и немного более от-
далённое расположение представителей Волго-Ураль-
ского региона: башкир и татар. Особый интерес вызвала 
кластеризация татар липка и табасарана из республики 
Дагестан, расположившихся на  небольшом удалении 
от балкарцев вдоль второй, менее значимой компонен-
ты. Данное сближение, в  том числе можно объяснить, 
учитывая выявленное общее значение у балкарцев и та-
тар липка по микросателлитному локусу DYS390 и в тоже 
время его отличие от башкир [14, 19].

Выводы

Как уже было отмечено, частота гаплогруппы 
R1b-M478 особенно велика в  группе чегемцев, где до-
стигая 32,2%, демонстрирует одну из  максимальных из-
вестных на настоящее время частот среди всех мировых 
популяций. Данный факт, опираясь на  микросателлит-
ное разнообразие, говорит о  наличие древнего эффек-
та основателя. Важно отметить, что общее содержание 
восточноевразийского компонента в  субэтносе чегем 
показавая внушительные 37,3% немного уступает лишь 
заведомо азиатской по происхождению популяции кара-
ногайцев (52,63%) и  превосходит данные по  кубанским 
ногайцам (17,25%). Наличие данной гаплогруппы в изуча-
емой популяции, возможно, является следствием заселе-
ния Центрального Кавказа носителями тюркского языка.

Исследование поддержано РФФИ (грант № 17–44–
020748 р_а) и  программой поддержки биоресурсных 
коллекций ФАНО.
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